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Hepatocellular  carcinoma  (HCC)  is  the most  common  and  frequently  lethal, human primary  liver 
neoplasm (GLOBOCAN 2008 v2.0). The early stage is characterized by low‐ to high‐grade dysplastic 
nodules, “preneoplastic lesions”. These frequently develop in chronic inflammatory liver disease or 
hepatitis,  which  can  contribute  to  fibrosis  and  cirrhosis  followed  by  progression  to  HCC.  Thus, 
precancerous lesions have clinical value for HCC prediction, but therapeutic options are limited. 
In  early  stages  of many  cancers,  including  HCC,  oncogene  activation  induces  replicative  stress, 
resulting  in  DNA  damage  leading  to  chromosomal  instability  (CIN),  which  accelerates  tumour 
development  from  preneoplastic  lesions.  DNA  damage  elicits  a  key  repair mechanism,  the DNA 
damage  response  (DDR),  initiated by phosphorylation and activation of checkpoint proteins Chk1 
and  Chk2.  This  induces  p53‐dependent  responses,  including  cell  cycle  arrest,  apoptosis  and/or 
senescence,  which  limit  preneoplastic  lesions’  growth,  but  they  become  cancerous  when  p53 
function is inactivated. However, the molecular basis of oncogene‐induced DNA damage in sporadic 
cancers and in particular in hepatocarcinogenesis remains unclear.  
Chronic mTORC1  activation  in  hepatocytes  leads  to HCC  development  via DNA  damage  at  early 
stages  of  liver  tumorigenesis.  URI  (Unconventional  prefoldin  RBP5  Interactor),  an  oncogene 
amplified  in  human  ovarian  carcinomas  and  part  of  the  R2TP/URI‐prefoldin  (PFD)‐like  complex 
containing  the  co‐chaperone  protein  HSP90,  is  a  downstream  target  of  the  growth  factor‐  and 




engineered mouse models  (GEMMs)  for  URI  loss  and  gain  of  function.  In  particular  a  clinically 
relevant URI‐tetOFFhep mouse  ectopically  expressing human URI  in hepatocytes  recapitulates  key 
molecular,  cellular,  and  genomic  events  of  human  liver  cancer,  thus  facilitating  exploration  of 
molecular mechanisms  linking histopathological  changes  to  hepatocarcinogenesis  and  oncogene‐
induced  DNA  damage.  Our  results  reveal  an  unanticipated  role  of  oncogene‐induced  NAD+ 















El  carcinoma  hepatocelular  es  el  tumor  del  hígado  más  común  en  la  población  y  de  mayor  letalidad 
(GLOBOCAN 2008 v2.0). Los estadios tempranos del desarrollo tumoral se caracterizan por  la presencia de 









daño en el ADN”, y se  inician con una cascada de  fosforilaciones y  la activación de  las proteínas del ciclo 
celular Chk1 y Chk2. De forma dependiente de p53, la activación de estas kinasas induce la parada del ciclo 




En  los  estadios  tempranos  del  desarrollo  tumoral,  la  activación  crónica  de mTORC1  en  los  hepatocitos 
conduce  al  desarrollo  de  carcinomas  hepatocelulares  a  través  de  la  respuesta  al  daño  en  el  ADN.  URI 
(Unconventional prefoldin RBP5 Interactor) es un oncogén amplificado en los carcinomas de ovario humanos 
que  forma parte del complejo R2TP/URI‐prefoldin. Además, es una diana de  la ruta de señalización de  los 
factores de crecimiento y los nutrientes, la cual está regulada por las proteínas de señalización mTOR/S6K1. 
URI promueve la supervivencia celular al interaccionar con la fosfatasa PP1γ, lo cual aumenta la actividad de 
S6K1. Hasta  la  fecha  se  han  generado  una  gran  diversidad modelos murinos  para  estudiar  el  desarrollo 
tumoral; sin embargo, se necesitan modelos experimentales que reflejen  los distintos estadios del proceso 
tumoral. Con este  fin, hemos  creado modelos de  ratón modificados genéticamente para  la proteína URI, 
tanto de pérdida  como de  ganancia de  función.  En  concreto, hemos  generado un modelo  de  relevancia 
clínica,  en  el  cual  la  proteína  humana  URI  se  expresa  ectópicamente  en  los  hepatocitos murinos.  Este 
modelo (URI‐tetOFFhep) recapitula  los eventos moleculares, celulares y genómicos clave de  la fisiopatología 
de  los  tumores de hígado humanos. Por  lo  tanto, nos ha posibilitado  la  identificación de  los mecanismos 
moleculares responsables de los cambios histopatológicos que acontecen durante la carcinogénesis hepática 
y la activación de la respuesta al daño en el ADN. Nuestros resultados revelan que la ausencia de NAD+ como 
consecuencia  de  la  activación  de  oncogenes  desempeña  un  papel  inesperado  en  el  daño  al  ADN  y  la 



































































































































































































































































Liver  is  the  largest  internal  organ  of  the  human  body  performing  both  endocrine  and  exocrine 
functions with extraordinary regenerative potential. It is composed of both parenchymal and non‐
parenchymal cells. All the parenchymal cells of embryonic‐liver derive from the anterior portion of 
definitive  endoderm, which  is  established  during  gastrulating  embryo  (Fig  1)  (1).  Three  distinct 
hepatic  progenitor  cells  are  present  in  medial  and  bilateral  regions  of  the  foregut.  Cardiac 
mesoderm plays crucial instructive role in hepatic cell fate at around 7‐8 somite cell stage (2). This is 
mediated by  the  fibroblast growth  factor  (FGF)  signaling, which  further  induce  the expression of 










Liver  development  is  orchestrated  through  a  complex  network  of  transcription  factors  that 
regulates  specification, differentiation and cellular migration. For  instance, although expressed  in 
low levels in early hepatic progenitor, albumin is one of the best markers for hepatocyte lineage. In 
response  to  appropriate  developmental  cues,  FoxA  and  GATA4    bind  to  the  albumin  enhancer 
elements  and  initiate  specification(4).  However,  hepatocyte  differentiation  appear  to  be 
independent of FoxA1/A2 but dependent on HNF1Around 7 and 11 somite‐stage, in response to 




complete  differentiation  of  hepatoblasts  into  hepatocytes.  Hhex  conditional  ablation  results  in 
hepatic  structures  that  lack  a  parenchymal  cell  component.  However,  TBx3  regulates  the 





factors  like Hnf4and C/EBPand  increased expression of  cholangiocyte markers  like HNF6 and 
HNF1Hepatoblasts  further  migrates  into  septum  transversum  and  differentiate  to  either 
hepatocytes  or  cholangiocytes  with  the  orchestrated  action  of  six  transcription  factors 
(HNF1HNF1FoxA2,  HNF41,  HNF6  and  LRH‐1).  In  adult  stage,  Embryonic  HNF4 mediated 
hepatic specification is replaced by HNF4a, thus loss of HNF4 does not have an impact on hepatic 
specification but further differentiation of the hepatic progenitors  is blocked. Wnt signaling  in the 
posterior  endoderm  later  inhibits  Hhex  activity.  Antagonists  for WNT  in  the  anterior  endoderm 
therefore are necessary to express Hhex and thus commit the endoderm to stem cell fate. Most of 






The  basic  architectural  unit 
of  liver  is  the  liver  lobule. 
Parenchymal  hepatocytes 
are  the  major  cell  type 
constitutes  78%  of  liver 
volume.  Other  non‐
parenchymal  cells  that  play 
a  vital  role  in  liver  function 
are  cholangiocytes  (biliary 
epithelial  cells),  endothelial  cells,  sinusoidal  endothelial  cells,  kupfer  cells  (resident  liver 
macrophages),  pit  cells  (natural  killer  cells),  liver  progenitor  cells  (LPCs)/oval  cells  and  hepatic 
stellate cells (Fig 2). All the cells constitute the liver; perform specific patho‐physiological functions 
as described  in  table 1. Hexagonal  liver  lobule  is  the  functional unit of  liver which  is divided  into 
three  zones,  zone 1  (periportal),  zone 2  (transitional; midzonal), and  zone 3  (centri‐lobular) with 
portal triads on the six corners and central vein  in the centre. Functionally, zone1 hepatocytes are 
specialized  for  oxidative  liver  functions  such  as  gluconeogenesis,  ‐oxidation  of  fatty  acids  and 





















(discontinuous epithelium)  carry  the oxygen‐rich blood  from  the hepatic artery and nutrient  rich 
blood drained from spleen, stomach, intestine and pancreas via portal vein (dual blood supply).  
1.4 Regenerative capacity of the liver 




Partial  hepatectomy  (two‐thirds  of  liver)  mainly  results  in  the  activation  and  proliferation  of 
hepatocytes  to  reconstitute  the  volume  of  the  organ  in  a  week  (6).  However,  with  the  viral 
infections  (HBV and HCV), hepatotoxic xenobiotics, choline‐deficient ethionine‐supplemented diet 
(CDE),  3,5‐diethoxycarbonyl‐1,4‐dihydrocollidine  (DDC),  2‐Acetylaminofluorene  (2‐AAF)  and  D‐
galactosamine  treatment, which  render  to  inhibit  hepatocyte  proliferation,  a  second  line  of  bi‐






































2.1.2  Aspartate  aminotransferase  (AST):  AST  catalyze  the  inter‐conversion  of  aspartate  and  a‐
ketoglutarate  to oxaloacetate  and  glutamate. AST  expression  is observed  in heart,  liver,  skeletal 












Without compromising  the  liver  function often  fatty  change  (Macrovesicular  fatty change  (MaFc) 
and Microvesicular  fatty  change  (MiFC))  and  associated  changes  in  the  inflammatory  pathways 
constitute  a major  predisposing  factor  for  HCC  development  through  Non‐Alcoholic  Fatty  Liver 
Disease  (NFLAD).  NFLAD  is  characterized  by  an  excessive  accumulation  of  fatty  acids  and 
triglycerides  in  the  hepatocytes.  Chronic  NFLAD  with  cryptogenic  cirrhosis  and  associated 
necroinflammatory activity characterize  the Non‐Alcoholic Steato‐Hepatitis  (NASH)  state, which  is 
one  of  the main  non‐viral  factors  to  induce  liver  cancer.  NASH  is  a  progressive  disease  often 
accompanied by obesity and metabolic syndrome  (MS), over a period of 10 years NASH develops 
into liver cirrhosis, 10% of the NASH affected patients suffer liver related mortality (12). 
Perturbations  in  lipid metabolism and deposition,  subtle  liver  injury often  leads  to  lipodosis/fatty 
change. Two different kinds of fatty changes have been reported. 
2.2.1 Macrovesicular  fatty  change  (MaFC): MaFC  arises when  hepatocytes  contain  a  large well‐
defined  single  rounded  vacuole within  each  cell. Nucleus  and  cytoplasm  often  displayed  to  the 
periphery,  hydrophobic  degeneration‐clear  cytoplasm  without  nuclear  displacement  can  be 

















2.4.1  Hepatocellular  hypertrophy/  heapatocytomegaly:  Activating  metabolic  enzymes  causing 
increase  in  endoplasmic  reticulum,  peroxisomes  and mitochondria  result  in  hepatocytomegaly.  
Sinusoidal  compression  and  loss  of  hepatic  plate  architecture  is  often  observed.  Persistent 
hypertrophy also results  in degeneration and necrosis of hepatocytes, associated with  increase  in 
absolute liver weights (13). 
2.4.2 Cell death (Necrosis, apoptosis): Direct or  indirect cellular damage  including anoxia  leads to 
cell death. Apoptosis (single cell necrosis) is very rare in adult liver; however it can be exacerbated 
by  treatment.  Affected  hepatoctes may  present  condensed  chromatin,  not  associated  with  an 
inflammatory  response  unless  there  is  simultaneous  necrosis.  Rounded  apoptotic  bodies  are 
typically  surrounded  by  a  clear  halo,  and  are  phagocytosized  by  adjacent  normal  cells  including 
hepatocytes and macrophages (5,13). 
2.4.3  Karyocytomegaly  and/or  multinucleated  heptocytes:  Anisokaryosis  (irregularly  shaped 




2.4.4  Inflammatory  cell  infiltrates  (Hepatitis):  A  variety  of  focal,  multifocal  and  diffused 
inflammatory cells are frequently present in liver tissue. Infiltrations of different inflammatory cells 
are  typically  a  response  to  parenchymal  cell  death  that  causes  ranging  from  infectious  agents, 
exposure to toxins, xenobiotic metabolites and tissue anoxia. Neutrophyl  infiltration  is primarily a 
response to  liver cell  injury and necrosis before  the  infiltration of  lymphocytes and macrophages. 
The extent of parenchymal cell death determines the kind of inflammatory reaction from microfocal 
lesions to large patches of coagulated necrotic cells (5). 
2.4.5 Fibrosis: Fibrosis  is a  regenerative  response by  the activated stellate cells, portal  fibroblasts 
and myofibroblasts  in the  liver by producing extracellular matrix proteins (mainly collagen) around 
the  portal  areas  in  response  to  fibrogenic  cytokines  like  TGF‐1,  angiotensin  II,  and  leptin. 
Pericellular, peribiliary and postnecrotic are the three different fibrotic patterns commonly seen in 
mice.  Oval  cell  proliferation  often  spreading  from  the  periportal  areas  is  commonly  seen. 
















cells with  enlarged  vesiculated nuclei  and prominent nucleoli  are observed.  Eosinophilic  foci  are 





2.5.2.1  Bile  duct  hyperplasia  (BDH):  BDH  arises  from  the  proliferating  small  bileducts  in  portal 
region;  it might be focal and commonly associated with periductular fibrosis and peri‐ductular cell 
infiltration  (15).  Biliary  epithelium  may  show  degenerative  or  atrophic  changes.  BDH  often 
associated with evidence of hepatic injury and repair and obstruction of bile flow. 
2.5.2.2  Cholangiofibrosis:  Cholangiofibrosis  originates  from  an  initial  oval  cell  hyperplasia  in 
response  to pronounced hepatic parenchymal necrosis. Dilated cystic bile ducts  filled with mucus 
and  cellular  debris  surrounded  by  inflammatory  cell  infiltrates  and  connective  tissue  is  often 
observed.  This  lesion  is  inflammatory,  proliferative  and metaplastic  reaction  involving  bile  duct 
epithelium and is seen with hepatocellular toxicity caused by xenobiotics (16). 
2.5.2.3 Oval cell hyperplasia (OH): Oval cell hyperplasia arises from terminal ductile epithelial cells 
(canal  of  Hearing  cells)  spontaneously,  following  liver  infections  and  hepatotoxic  injury.  OH 
originates from portal areas and  is often multifocal, resulting  in few small ductules with streaming 





basophilic  cytoplasm.  Hepatocarinogenic  treatment  and  hepatotoxic  injury  are  often  associated 
with oval cell proliferation. Chronic active hepatitis  in mice often  leads to oval cell expansion. OH 
suspected to be involved in the lineage of hepatocellular and cholangiocellular carcinomas and may 
serve  as  the  hepatic  cancer  stem  pool  (17).  HCA  is  broadly  divided  into  telangiectatic,  mixed 
hyperplastic/ adenomatous and leions with large cell hepatocellular atypia varients. 




liver  plates  often  impinge  obliquely  on  surrounding  liver  parenchyma.  HCA  presents,  a  fibrous 
encapsulated single nodules with an  increased mitotic  index. Cellular atypia may be present with 
signs of degenerative processes such as  intracytoplasmic‐inclusions, hyaline bodies or vacuoles.  In 
mice  hepatocellular  carcinomas  can  be  seen  histologically  arising  within  adenomas  of  both 
spontaneous and induced adenomas (19).  
2.5.2.5 Cholangiocarcinoma  (CC): Cholangiocarcinoma  is  the neoplasm of  the cholangioytes  (bile‐
duct cells),  if originates with‐in the part of bile ducts within the  liver  it’s called  intra‐hepatic,  if  its 
originated  in  the  bile‐ducts  outside  of  the  liver  it’s  called  extrahepatic.  The  exact  causes  are 
unknown  however;  there  are  several  predisposing  conditions  like  chronic  inflammatory  bowl 
condition (ulcerative colitis), primary sclerosing cholangitis, choledochal cysts,  liver fluke  infection, 
and increase in age. This cancer is more commonly seen in women than in men.  
2.5.2.6  Hepatocellular  carcinoma  (HCC):  Hepatocellular  carcinoma  (HCC)  is  the most  common, 
frequently  lethal,  primary  liver malignant  neoplasm,  and  also  the  third  leading  cause  of  cancer‐
related  death  in  human  population  (GLOBOCAN  2008  v2.0).  HCC  follows  a  stepwise  disease 
progression  initiated  by  chronic  liver  damage/injury,  inflammation,  followed  by  activated 
regenerative  response  (fibrosis/cirrhosis)  forming  a  hyperplastic  nodule,  which  develop  into 
dysplastic nodule and finally to HCC (Fig. 3) (5). NAFLD and NASH represent the major predisposing 











structures) and Scirrhous  type  (a  rare subtype with marked  fibrosis along  the sinusoids‐like blood 
spaces).  In spite of the detailed aetiology, antiviral strategies and histopathological evaluation the 
therapeutic options for HCC are very  limited. High risk patients are often screend with serum alfa‐
fetoprotein  (AFP),  Alanine‐transaminase  (ALT)  incombination  with  ultrasonography/CT  scan  and 
MRI  (22).  Standard  of  care  often  varies  depend  on  the  residual  liver  function,  tumor  stage  and 
patient performance  stats. Patients with more  advanced HCC  sorafenib  is  the only  viable option 
with 3‐months increased survival (23). The incidence of human HCC is 3 fold in males compared to 
females;  this  affect  is  attributed  to  the  diminished  IL6  secreted  by macrophages  in  females  by 
estrogens and estrogen dependent pitutay harmone prolactin (PRL) (24,25).  
Technological advances 














Based on  the predominant etiological  factors  several GEMMs  and  gene expression  analysis have 
been performed to understand  the oncogenic potential of viral proteins  (HBV and HCV)  (table X). 
HBV and HCV infections have different patho‐physiological outcomes. HCV is a single stranded RNA 
virus that belongs to flavivirus family doesn’t integrate into the genome unlike double stranded HBV 
genome. HCV  infection often  leads  to  cirrhosis  (70% vs. 50%), and HCC  formation  (75% vs. 29%) 
compared to HBV infection.  
HBV transgenic mice over expressing the viral protein HBV X protein (HBx) developed clear cell HCC 
































tumors.  Mechanistically,  it  has  been  shown  to  suppress  the  transcriptional  properties  of  the 
“guardian  of  genome”  p53.  p53  is  the  protein  most  frequently  mutated  protein  in  human 








In  addition  to  the  viral  oncogene  GEMMs,  several  GEMMs  have  been  generated  to  study  the 
function of endogenous proto‐oncogenes and their synergy (Table 4).  
 The  co‐operation  of  Myc  with  other  oncogenes  and  growth  factors  has  been  shown 
extensively to accelerate liver tumor formation. Myc alone induces HCC with a high latency 
(15‐25 months), while it’s combined ectopic expression with either E2F transcription factor‐
1  (E2F1),  transforming  growth  factor  alpha  (TGF‐  or  epidermal  growth  factor  (EGF) 






68%)  of  the  human  hepatic  tumors  and  have  been  considered  as  an  early  event  in 










mitogen,  synthesized  by  hepatocytes  after  partial  hepatectomy,  transgenic  mice  over 
expressing TGF‐not only  showed  tumor development  in  liver but  also  in pancreas  and 
mammary glands. These tumors are genetically more similar to the human counterpart with 
poor prognosis. Oncogenic  cooperativeness has been demonstrated with  c‐Myc and TGF‐
where  100%  of  the  mice  develops  HCC  after  40  weeks.  EGF  is  another  well‐studied 













to play a major  role  in hepatocarcinogenesis  (26). There are  several modes of DNA damage and 
their  corresponding  DDR.  Stalled  replication  forks  (or  single  stranded  nicks)  are  corrected  by 





the  implication  of  replicative  stress  in  the  generation  of  CIN  is  recently  demonstrated  to  be 
responsible for intra‐tumoral heterogeneity (27). Therefore oncogene‐induced replicative stress is a 
well‐defined  model  for  cancer  development.  Interestingly,  in  premalignant  lesions,  oncogene‐














Given  the  devastating  effects  of  genomic  instability,  cells  have  evolved  a  multiple  series  of 





















which  detects DNA  damage,  binds  to  the  single  or  double  stranded DNA  breaks,  and  then  uses 
NAD+  as  a  substrate  to  form  nicotinamide  and  ADP‐ribose.  Multiple  ribosylation  leads  to  the 
branched ADP‐ribose polymers on  the  nuclear  receptor proteins, which  in  turn modify  the DNA 
repair proteins proximal  to DNA. The major acceptors of poly  (ADP‐ribose) are PARP‐1, histones, 

















significantly  low SIRT1  levels,  restoration of which  inhibited  the  tumor cell growth.  In GEMMs of 








m)  increased  intracellular NAD+  and  enhanced  the  DNA  repair when  induced  by N‐methyl‐N’‐
nitro‐Nitrosoguanidine (MNNG) in primary human epithelial cells. 
 Dimethyl  sulphite  (DMS)  induced  DNA  damage  is  also  dependent  on  intracellular  NAD+  levels. 
Moreover, even  in  the  absence 
of DNA damaging agents, NAD+ 
depletion  increased 
spontaneous  DNA  damage  in 
human  HaCaT  keratinocytes, 
which  is  reversible  with  the 
addition  of  nicotinamide. 
Furthermore,  NAD+  levels  are 
often negatively correlated with 
malignant phenotype  in human 
skin  cancers  and  DEN  induced 
HCCs.  table  x  exemplifies  the 









Although NAD+ can be synthesized de novo  from tryptophan,  it  is only assumed that perhaps the 
main source of NAD+ is from salvage pathways, which require the uptake of other NAD+ precursors 
(from other adenine nucleotide metabolites) from the diet (31).  Among those natural compounds 
nicotinic  acid  (NA)  (commonly  called  niacin)  through  the  Preiss‐Handler  route  is  involved  in 
generating  NAD,  and  therefore  converging  with  the  synthesis  of  NAD+  from  tryptophan. 
Nicotinamide (NAM) and nicotinamide riboside (NR) are also implicated in NAD+ synthesis through a 
completely  independent  pathway.  NAM  generates  NAD+  via  the  involvement  of  nicotinamide 
phosphoribosyltransferase (NAMPT), a homodimeric enzyme that controls the rate‐limiting step  in 
the  resynthesis  of  NAD+  through  NAM  (32,33).  NAMPT  transforms  NAM  into  nicotinamide 
mononucleotide (NMN), which on  its turn  is converted  into NAD+ by the NMN adenylyltransferase 
(NMNAT).  Finally,  NR  is  phosphorylated  upon  its  entry  in  the  cell  by  the  NR  kinases  (NRKs), 
generating NMN, which is then converted to NAD+ by NMNAT (32‐34). 
Both NA and NAM can lead to higher NAD+ levels, even though the effects might be tissue‐specific 
(34).  The  cell/tissue‐specific  efficiencies  of  distinct  NAD+  precursors  might  be  related  to  the 
differential  expression  of  the  rate‐limiting  enzymes  in  their  respective  metabolic  pathways.  In 
addition, salvage pathways seem  to depend on de novo NAD+ synthesis. This  is supported by  the 
fact that tissues that lack the complete de novo NAD+ biosynthesis pathway, nicotinamide (NAM) is 
preferred  over  nicotinic  acid  (NA)  via  the  Preiss 
Handler  route,  as  the main  precursor  for  NAD+ 
biosynthesis  (33,35).  In  this  context,  mice 
receiving an IP injection of NA showed a transient 
increase  in  NAD+  concentration  and  a  high 
excretion  rate  of  nicotinuric  acid  in  urine, 
accounting  for  almost  half  of  the  administered 
NA.  In contrast, NAM  injection raises NAD+  levels 




HCC  develops  on  a  predisposing  liver  disease  that  is  highly  prevalent,  and  develops  into  a 
treatment‐resistant malignancy with multifaceted molecular pathogenesis. HCC is characterized by 
a phenotypic molecular heterogeneity hinting a diverse cellular origin, which makes its refractive to 





genetic  alterations  observed  in  human  HCC,  although  no  clear  oncogene  addiction  has  been 
reported.  Current  studies  with  GEMMs  and  cues  from  human  disease  suggest  two  possible 
pathogenic mechanisms. First being cirrhosis associated with hepatic  regeneration  right after  the 
tissue damage by  viral  infections, alcohol  abuse,  toxins or  change  in metabolism  (for e.g.  Insulin 
resistance, obesity,  type‐II diabetes or NASH).  Second  line of mechanism  is  the  classical  view of 
mutations  in single or multiple oncogenes and  tumor suppressors  induced by genomic  instability. 
Both the mechanisms have been linked to the changes in several critical signaling pathways. These 
pathways  include  the  RAF/MEK/ERK/AP1  pathway, WNT/‐catenin  pathway,  insulin‐like  growth 
factor  pathway,  hepatocyte  growth  factor/c‐MET  pathway,  growth  factor‐regulated  angiogenic 
signaling  pathway  and  phosphatidylinosital‐3  kinase  (PI3K)/AKT/mechanistic  target  of  rapamycin 
(mTOR) pathway. 
5.1 The RAF/MEK/ERK/AP1 pathway 
The Ras pathway  represents a dominant signaling network promoting growth  factor  independent 
cell proliferation and cell survival. Binding 
of  several  growth  factors  (e.g.  EGF  and 
IGF‐1)  to  their  receptors  induces  the 
activation  of  intracellular  Ras  (via 
GRB2/SHC/SOS), which in‐turn activates c‐
raf/b‐raf,  MEK  and  ERK.  Activated  ERK 
activates  a  hub  of  transcription  factors 
(e.g.  Elk‐1,  c‐Jun/AP1)  that  regulates  the 







Ras  gene  is  rare  (NRAS:  4%  and  KRAS:  6%).  Intermediate  signaling  is  regulated  by  the 
mitogen/extracellular  protein  kinase  kinases MEK1  and MEK2, which  in‐turn  phosphorylate  and 







promoting  its  activation  by  RAS.  Downstream  of  the MAPK  signaling  is  the  transcription  factor 
family activator protein 1  (AP‐1). AP‐1  functions as a dimeric complex containing members of the 
JUN, FOS, ATF (activating transcription factor) and MAF (Masculoapaneurotic fibrosarcoma) protein 
family members.  Conditional  inactivation  of  c‐Jun/AP1  in  liver  has  been  shown  to  decrease  the 
tumor burden  induced by  chemical  carcinogen  (DEN). However, another members of  the  family, 
JUNB  and  JUND,  counteract  the  inhibitory  affect  of  c‐Jun/AP1  on  p53  (mediated  apoptosis). 





COSMIC).  In  the  normal  state, WNT  ligands  bind  to  the members  of  Frizzled  family  of  surface 
receptors  and  activate  the WNT  signaling  pathway.  Receptor  binding  activates  the  downstream 
protein DSH  (downstream of dishevelled), which consequently prevents the phosphorylation  (and 
thus  inactivation)  of  ‐catenin  by  glycogen  synthase  kinase‐3Once  stabilized  from  the 
proteosomal degradation, ‐catenin  translocates  to  the nucleus and acts as a  co‐activator of  the 
genes  involved  in proliferation    (e.g. MYC, MYB, CJUN and CYCD1), angiogenesis, survival and  the 
extracellular matrix forming genes. Ectopic over expression of ‐catenin alone is not able to induce 
tumorigenesis but rather  it provides  the growth advantage  to  the  tumor cells. However, with the 
consecutive loss of a tumor suppressor iqgap2 leads to the spontaneous HCC formation. 





parenchymal  cells  leads  to  the  effective  vasculature. Normal  angiogenesis  is  disturbed  in  tumor 
setting as the tumor cells, endothelial cells and pericytes secrete an excess of pro‐angiogenic factors 
to the stroma. Several angiogenic factors like VEGF‐A, angiopoietin‐2 and PDGF have been shown to 
be  up‐regulated  in  human  HCC.  Commonly  enriched  angiogenic  factors  (e.g.  VEGFs,  PDGFs, 










growth  factors  PI3K  produce  the  lipid  second  messenger  PIP3b  (phosphoinositoltriphosphate), 
which  in  turn  activates  the  serine/threonine  kinase  AKT/protein  kinase  B  (PKB).  AKT  regulates 
different  transcription  factors  like  FOXO  (control  genes  of  glycolysis)  and  several  cytoplasmic 
poteins  like BCL‐2  associated death promoter  (BAD)  and mTOR,  thus  increasing  the  survival  and 
proliferation while keeping the apoptosis in check. 
mTOR  is  a  master  regulator  often  activated  in  human  HCC,  coordinates  the  signals  from  the 





The evolutionarily conserved, Unconventional prefoldin RBP5  Interactor  (URI)  is a member of  the 
R2TP/URI‐prefoldin  (PFD)‐like  complex  containing  the  heat  shock  protein  90  (HSP90)  (38). 
Expression  of  URI  mRNA  is 
ubiquitously  detected  in  various 
tissues, but enriched  in the testis, 
prostate,  pancreas  and  skeletal 
muscle(39). Human URI protein  is 
















Biochemical  analysis  in  yeast  and  human  cells  showed  that URI  is  a  target  of  nutrient  sensitive 
mTOR  transcriptional  program  (42).  Amino  acid  limitations  leads  to  the  down  regulation  of URI 
protein in yeast and loss of URI resulted in elongated and agar penetrating yeast cells, as hallmarks 
of invasive growth (42,43). Moreover, URI is recently described as an oncogene amplified in human 
ovarian  carcinomas  downstream  of  the  growth 
factor  and  nutrient‐regulated  mTOR/S6K1 
signalling cascade (44). URI  inhibits phosphatase 
PP1γ,  thereby  increasing  S6K1  activity‐
dependent  survival  signalling.  Growth  factors 
stimulation  induces  disassembly  of  URI/PP1 
complexes, releasing PP1 to enhance sensitivity 
of cancer cells to apoptosis. URI/PP1 complexes 
maintain  the  mitochondrial  threshold  for 
apoptosis  in accordance to nutrients availability. 
In  this  context,  URI  over  expression  promotes 






cancer. hURI‐tetOFFhep mouse develops  spontaneous  liver  tumors, while genetic URI  reduction  in 



































Liver  is  the  largest  vital  metabolic  organ  present  in  vertebrates  that  perform  wide  variety  of 
functions  like  detoxfication,  protein  synthesis,  glucose  homeostasis  and  producing  necessary 
enzymes  for digestion etc. Hepatocellular carcinoma  (HCC)  represents  the most common primary 
liver malignancy  and  third  leading  cause  of  cancer  related  death.  State  of  the  art  diagnosis  use 
ultrasonography  (US)  every  6‐12 months  with  alpha‐fetoprotein  (AFP)  every  six months  as  the 
standard of care for screening. K‐RAS/Raf/MEK/ERK, Wnt/‐catenin, Cytokine/growth factor/stress 
signals‐JNK‐AP1,  telomerase/p53/apoptosis,  PI3K‐AKT‐mTOR  are  the  key  signaling  pathways 
altered.  
Unconventional prefoldin RBP5 Interactor (URI) was previously reported to be part of the R2TP/URI‐
prefoldin  (PFD)‐like  complex  containing  the  heat  shock  protein  90  (HSP90)  (38).  It  was  also 
described as an oncogene amplified in human ovarian carcinomas downstream of the growth factor 
and  nutrient‐regulated  mTOR/S6K1  signaling  cascade  (44).  In  this  context,  URI  inhibits  PP1γ 
phosphatase,  thereby  increasing  S6K1  activity‐dependent  survival  signaling  (45). Of note,  chronic 



























































El  hígado  es  un  órgano metabólico  vital  presente  en  los  vertebrados,  que  desempeña múltiples 
funciones  tales  como:  la detoxificación,  la  síntesis de proteínas,  la homeostasis de  la  glucosa,  la 
producción de enzimas necesarias para la digestión, etc. El carcinoma hepatocelular es el tumor de 
hígado más  común  en  la  población  y  representa  la  tercera  causa  de muertes  por  cáncer.  Las 
técnicas de diagnóstico utilizadas actualmente son  la ultrasonografía cada 6‐12 meses y el análisis 
de  la  alfa‐fetoproteína  cada  6 meses.  Las  vías de  señalización  clave  alteradas  en  los  carcinomas 
hepatocelulares  son:  K‐RAS/Raf/MEK/ERK,  Wnt/β‐catenin,  citoquinas/factores  de  crecimiento/ 
señales de estrés‐JNK‐AP1, telomerasa/p53/apoptosis y PI3K‐AKT‐mTOR. 
La  proteína  URI  se  identificó  como  parte  del  complejo  R2TP/URI‐prefoldin  que  contiene  a  la 
proteína de  respuesta  al  choque  térmico HSP90  (38).  Es  además un oncogén  amplificado  en  los 
carcinomas de ovario humanos como diana de la ruta de señalización de factores de crecimiento y 
nutrientes regulada por  las proteínas mTOR/S6K1 (44). En este contexto, URI  inhibe a  la  fosfatasa 
PP1γ, aumentando  la actividad de  la proteína S6K1 y por  lo tanto  la supervivencia celular (45). De 
hecho,  la  activación  crónica  de mTORC1  en  los  hepatocitos  induce  daño  en  el ADN  durante  los 




1. Generar  modelos  murinos  modificados  genéticamente  de  forma  específica  en  los 
hepatocitos, y estudiar el papel del URI en la patofisiología hepática. 
2. Determinar  el  mecanismo  molecular  de  actuación  de  URI  en  el  mantenimiento  de  la 
homeostasis hepática y en la transformación tumoral. 
3. Investigar  la  posible  utilización  de  URI  como  diana  terapéutica  en  los  carcinomas 
hepatocelulares. 


























 hURI  knock‐in mouse model  (ColhURI)  has  been  generated  by  flippase‐mediated  targeting  and 
recombination  of  inducible  human  URI  (hURI)  cDNA  tagged  with  the  FLAG  peptide  in  the  3’ 
untranslated region of the homing locus of the collagen type I, alpha 1 locus  (Col1a1) Cola1 gene in 
KH2 embryonic stem cells (ESCs), having a tetracycline operator (Tet‐op) (47).  





1).    The  URI  conditional  knockout mouse  with  uri  floxed  allele  was  generated  by  homologous 
recombination in embryonic stem (ES) cells (URI lox). In this allele, the exon 4 of uri was flanked by 
two LoxP sites. In addition, a neomycin resistance gene (Neo) flanked by two FRT sites was inserted 
before  the  second  LoxP  site  for drug  selection and was  removed by expressing Flp  recombinase. 
Expression  of  Cre  recombinase  would  delete  the  targeted  exon  4  and  generate  a  delta  allele 
(URID/D), leading of inactivation of the URI gene.  
The  germ  line  transmission of  the  founder mouse  generated  through  an  intercross between  the 
chimeras  and  the  Flp‐deleter  strain  in  order  to  remove  the  neomycin  cassette was  checked  by 
Southern  blot  (5’  and  3’  arms  were  checked)  and  PCR  analysis.  Deletion  of  one  allele  by  Cre 
recombinase in heterozygous ES cells was verified by reduced URI expression via WB analysis (Table 
1).  hURI‐tetOFFhep  and  URI  lox  mice  have  been  backcrossed  to  C57BL/6  mice  for  at  least  7 
generations. All mice were housed  in specific pathogen‐free  (SPF) animal  facility Unit of CNIO. All 
experiments were approved by the CNIO‐ISCIII Ethics Committee for Research and Animal Welfare 
(CEIyBA) and performed in accordance with the guidelines for ethical conduct in the care and use of 
animals as stated  in the  international guiding principles for biomedical research  involving animals, 
developed by the Council for International Organizations of Medical Sciences (CIOMS).  
Mice  were  kept  in  close  observation  and  sacrificed  when  they  displayed  signs  of  sickness,  in 










D1  (1:1000) were purchased  from Dako.   MAD2  (1:250), PCNA  (1:1000), a‐SMA  (1:1000) and p65 
(1:1000) were  purchased  from  Santa  Cruz.  phospho‐p44/42  ERK  (Thr202/Tyr204)  (1:1000),    ERK 
(1:1000),  S6K1  (1:1000),  phospho‐S6  (Ser240/244)  (1:1000),  S6  (1:1000),  phospho‐p38 
(Thr180/Tyr182)  (1:1000),  p38  (1:1000),  phospho‐STAT3  (Tyr705)  (1:1000),  STAT3  (1:1000), 
phospho‐AKT  (Ser473)  (1:1000),  AKT  (1:1000),  BAX  (1:1000),  phospho‐p53  (Ser18)  (1:500),  p53 
(1:500), acetyl‐p53 (Lys379) (1:500), cleaved caspase3 (1:500), phospho‐Chk1 (Ser345) (1:500) and 
HSP90  (1:1000)  were  from  Cell  Signaling  Technology.    Phospho‐H2AX  (Ser139)  (1:1000)  was 
purchased  from Merck Millipore.   Phospho‐Chk2  (Thr68)  (1:500), Chk1  (1:500), Chk2  (1:500) were 
purchased  from Upstate  (Millipore).  Phospho‐S6K1  (Thr389)  (1:1000),  and GAPDH  (1:2000) were 
from  Abcam.  Flag  antibody  (1:1000)  was  from  Agilent.  JNK1  (1:1000),  p21  (1:1000)  and  PARP 
(1:500) was  from  BD‐Pharmingen.  Vinculin  (1:1000) was  purchased  from  Sigma.  TDO2  (1:1000), 
AFMID (1:500), GCDH (1:500), CPS1 (1:1000), GNMT1 (1:1000) and NAMPT (1:1000) were purchased 
from  Proteintech.  AhR  (1:1000)  was  from  Enzo  life  sciences  and  ER  (1:1000)  was  from  Bethyl 
laboratories.  AFP (1:500) was from R&D systems.  
3. Cell culture and siRNA.  
Knockdown  experiments  were  performed  using  ON‐TARGET  plus  SMART  pool  siRNA  targeting 
human  AhR,  ER,  TDO2,  AFMID  and  URI  as  well  as  control  siRNA,  and  were  purchased  from 
Dharmacon. HepG2, Huh‐7, SNU398, SNU449 and HEK‐293T Cells were grown  in complete DMEM 
medium  supplemented  with  10%  fetal  calf  serum  and  100  units/ml  penicillin  and  0.1  mg/ml 




of  tissues were  lysed using RIPA  lysis buffer containing 10 mM Tris pH 7.5, 100 mM NaCl, 1 mM 












10‐30 mg of protein  lysates were subjected  into SDS‐PAGE gels, and  transferred  to nitrocellulose 
membranes. The membranes were blocked with 5% nonfat milk  in Tris‐buffered saline containing 




For Chomatin  Immuno‐precipitation, 6.107 SNU449 cells were cross‐linked  for 10 min at RT  in 1% 
formaldehyde.  Cross‐linking  reactions  were  stopped  by  adding  1.25  M  glycine  to  a  final 




EDTA, 0.5 mM EGTA, 1 X protease  inhibitors. Finally the pellets were resuspended  in 1 mL of  lysis 
buffer‐3  (10 mM  Tris‐HCl,  pH8.0,  100 mM  NaCl,  1 mM  EDTA,  0.5 mM  N‐lauroylsarcosine,  1  X 
protease  inhibitors), and 100 ml of 10 % Triton X‐100 were added and  sonicated  for 20 min  in a 
Covaris  sonicator.  The  soluble  fraction  was  quantified  with  Bradford,  and  400 mg  was  used  to 
immunoprecipitate  the  transcription  factors and  IgG’s used as a control. Chromatin and antibody 








was  extracted  by  phenol/chloroform/isoamylalcohol  mixtures,  washed  with  80%  EtOH  and 
resuspended  in 200 ml of TE buffer. This was  followed by quantitative real‐time PCR. The specific 






(GCCTGGTGCGAAAAACGAG);  P5‐TDO2‐F  (CTCCTGTAAGGACCTACCTAGC);  P5‐TDO2‐R 
(ACCAAACTCCTCTGGCGTATC);  P6‐AFMID‐F  (CTAGAGGCTAGCAGCAGTGTG);  P6‐AFMID‐
R (CTTCCAGATCGCCCAGTACA);  P7‐AFMID‐F  (CAGGCACAGTTGGATCTCT);  P7‐AFMID‐
R (AGAGGACAGCCTCGGGTTAT);  P8‐AFMID‐F  (GCGGGTGTATGGTTACCTGT);  P8‐AFMID‐R 










RT.  Furthermore,  sections were  incubated with primary  antibodies overnight  at 4ºC,  after which 
Vectastain  ABC  kit  (Vector  Laboratories,  Inc)  was  used,  following  manufacturer’s  instructions. 
Sections were then incubated with 33‐diaminobenzidinetetracloride (DBA) and counterstained with 




7. Metabolic labelling.  
Huh7, HepG2, SNU398 and SNU449 cells were transfected with siCtr or siAFMID, grown  in 12 well 
plate  until  they  reached  60%  confluence.  Cells  were  starved  for  5  hours  for  tryptophan  in 
tryptophan  free media. 2.5 mM of  [benzene‐ring‐U‐14C]‐tryptophan was provided  to  the cells and 
incubated at 370C  for 5 hours. Media was  removed and  the cells were washed 3  times with cold 
PBS. Metabolites were extracted  in methanol and water (80:20) mixture,  incubated for 10 mins at 
40C. Metabolic  lysates  were  centrifuged  at maximum  speed  for  20 mins,  at  40C.  Radiolabelled 
samples were  separated by thin  layer  chromatography  (TLC) using ammonium acetate  (1M, pH5) 
and  ethanol  (30:70).  Cellulose  F  plates were  used  to  separate  the metabolites.  Labelled  NAD+‐














using  10 ml  of  protein  lysate,  15 ml  of water  and  25 ml  of  PARP  cocktail  (biotinylated  NAD+). 
Additionally, protein standards were also added to the wells by diluting 25 ml standards and 25 ml 
PARP cocktail. After washing with PBS and 0.1 % Triton X‐100 followed by 2 washes of PBS, diluted 




according to  the previously described protocol  (50).  In experiments using genetic ablation of URI, 









Nicotinamide  riboside  (97%  purity)  was  purchased  from  Waterstonetech  Pharma  (Indianapolis, 
USA) and stored at  ‐80oC. 500 mg/kg/day of NR was dissolved  in  ice cold water and  immediately 
mixed thoroughly with cold amorphous chow diet purchased from Harlan Laboratories. Pelleted NR 









isopropanol which was  further washed with 70% ethanol. The DNA pellet was  further dried  and 
resuspended  in 400 ml of water. 1 ml of DNA was used  for genotyping. For the ColhURI  locus the 
following primers were used: P1‐F: GCACAGCATTGCGGACATGC; P2‐R: CCCTCCATGTGTGACCAAGG; 
P3‐R: GCAGAAGCGCGGCCGTCTGG. For the LaptTA transactivator  locus the following primers were 
used:  P1‐F:  TCTGAGCATGGCCTCTAA;  P2‐R:  GCTGGAGTAAATTTCACAGTG;  P3‐R: 




and normalized  to b‐actin. Finally,  the  fold  changes were obtained by  converting  the  logarithmic 
scale  to  an  exponential  scale  (2^DDCT).  The  following  primers  were  used  b‐Actin‐F: 
CACAGCTGAGAGGGAAATCG.  ‐Actin‐R:  AGTTTCATGGATGCCACAGG.  Timp1‐F: 
AGGTGGTCTCGTTGATTCGT.  Timp1‐R  GTAAGGCCTGTAGCTGTGCC.  ‐SMA‐F: 
CAATGGCTCTGGGCTCTGTA.  ‐SMA‐R:  TCATCCCCCACATAGCTGTC.  Col1a‐F: 
AGGGCCAGGGGGTCCAGCATTTC.  Col1a1‐R:  GGTGCCCCCGGTCTTCAG.  Bax‐F: 
GTGAGCGGCTGCTTGTCT.  Bax‐R:  GGTCCCGAAGTAGGAGAGGA.  XIAP‐F: 




SDS, 10 mM DTT, 100 mM HEPES, pH=7.6)  including 0.1% Benzonase Nuclease  (Novagen) plus  a 
cocktail  of  protease  inhibitors was  added  to  small  pieces  of  tissue  (1 mg  tissue:  20  µL  buffer). 
Samples were homogenized in a Precellys 24 Bead Mill Homogenizer (Bertin Technologies) (15 x 2 s, 
power  set  to  5500  w)  and  then  clarified  by  centrifugation  at  4ºC  and  16000  rpm  for  15 min. 
Recovered supernatants were cleaned‐up by methanol‐chloroform extraction (52) and pellets were 
dissolved in 7M urea 2M tiourea 0.1M TEAB by sonication and vortexing. The protein concentration 








sample preparation  (FASP) method  (53) with  some modifications. Briefly, 100 ug of each  sample 
dissolved in 7M urea 2M tiourea was loaded on the filter, reduced with 10 mM DTT for 1 h at 37ºC 
and  alkylated  using  50 mM  iodoacetamide  for  20 min  in  the  dark.  The  excess  of  reduction  and 
alkylation reagents was washed. The proteins were digested overnight at RT using endoproteinase 
Lys‐C  from  Acromobacter  lyticus M497‐1  (Wako  Pure  Chemical  Industries) with  1:50  enzyme  to 
protein  ratio.  Finally,  trypsin  (Promega)  was  added  and  samples  were  subjected  to  a  second 
digestion  for  6  h.  Each  tryptic  digest  was  labeled  according  to  the manufacturer's  instructions 
(ABSciex) with one  isobaric amine‐reactive tag as follows:  liver peptides from 1 week control mice 
were tagged with Tag114. Tag115 was used for 8 week control mice. Tag116 was used for 8 week 
mutant mice  and  Tag117  for  1 week mutant mice.  After  1  h  incubation,  labeled  samples were 
pooled, and evaporated to dryness in a vacuum centrifuge. The iTRAQ sample was cleaned up using 
a  Sep‐Pak  C18  cartridge  for  SPE  (Waters  Corp)  (54).  Eluted  peptides  were  vacuum‐dried  and 
reconstituted in OFFGEL solution (5% glycerol, 1% ampholytes pH 3‐10) prior to electrofocusing.  
OFFGEL  fractionation.  For  pI‐based  peptide  separation, we  used  the  3100  OFFGEL  Fractionator 
system  (Agilent  Technologies)  with  a  24‐well  set‐up.  The  IPG  gel  strips  of  24  cm‐long  (GE 
Healthcare) with  a 3–10  linear pH  range were  rehydrated  for 15 min with  the Peptide  IPG  Strip 
Rehydratation  Solution  according  to  the  protocol  of  the manufacturer.  Subsequently,  150  μL  of 
sample was loaded in each well. Electrofocusing of the peptides was performed at 20°C and 50 μA 
until the 50 kVh level was reached. After focusing, the 24 peptide fractions were withdrawn and the 
wells  rinsed  with  100  μL  of  a  solution  of  0.1%TFA.  Rinsing  solutions  were  pooled  with  their 
corresponding  peptide  fraction.  All  fractions were  evaporated  by  centrifugation  under  vacuum. 
Solid phase extraction and salt removal was performed with home–made columns based on Stage 
Tips with C8 Empore Disks  (3M)  (55)  filled with Poros Oligo R3  resin  (Life Technologies). Eluates 




an  Eksigent  nano  LC  system  (Eksigent  technologies)  coupled  to  an  LTQ  Orbitrap  Velos  mass 



























iTRAQ  Data  analysis.  The  raw  files  were  processed  using  the  Proteome  Discoverer  1.3.0.339 
software  suite  (Thermo  Scientific).  The  fragmentation  spectra  were  searched  against  the 
UniProtKB/Swiss‐Prot  mouse  database  (released  date:  October  19,  2011;  16407  entries)  using 
MASCOT (57) as the search engine (v 2.2) with the precursor and fragment mass tolerances set to 
10 ppm and 0.075 Da,  respectively, and with up  to  two missed  cleavages. Lysine and peptide N‐
termini  labeling  with  iTRAQ‐4plex  reagent  as  well  as  carbamidomethylation  of  cysteine  were 
considered  as  fixed  modifications,  while  oxidation  of  methionine  was  chosen  as  variable 
modification for database searching. Peptides  identification was filtered at 1% false discovery rate 
(FDR)  and  thus  not  dependent  on  the  peptide  score. Only  peptides with  high  confidence were 
considered.  The  results were  then  exported  into  Excel  for manual  data  interpretation. Although 
relative  quantification  and  some  statistical  data  were  provided  by  the  Proteome  Discoverer 
software, an additional 1.3‐fold change cut‐off for all iTRAQ ratios (ratio <0.77 or >1.3) was selected 











8.3  on  average  (range  7.5  to  9.2) when  assayed  by  Lab‐chip  technology  on  a  2100  Bioanalyzer 
(Agilent). Sequencing libraries were prepared as in "TruSeq RNA Sample Preparation Guide" (Part # 
15008136  Rev.  A) with  final  PCR  amplification  limited  to  10  cycles.  The  resulting  purified  cDNA 
libraries were  sequenced on a Genome Analyzer  IIx,  following manufacturer's protocols. Samples 
were analyzed  in different paired end sequencing runs.  In order to balance read  length and adjust 




fragment  length  was  230bp  on  average.  Transcripts  were  assembled  and  their  abundances 








mice. Statistical parameter  false discovery rate  (FDR) estimates  the probability of a gene set with 






















































1.1  Generation  of  hURI‐tetOFFhep  mice  –  Mice  expressing  ectopic  URI  in  switchable 
manner 
To  elucidate  primary  events  in  HCC  development,  we  generated  a  Col1a1  knock‐in  mouse  by 
flippase‐mediated  targeting and  recombination of  inducible human URI  (hURI)  cDNA  tagged with 




DNA, a band of 4.1 kb  specific  for  the proper  integration was apparent  in addition  to  the 6.7 kb 
band for the wildtype allele (Fig. 9b).  
In order  to express hURI  specifically  in hepatocytes, ColhURI mouse has been crossed with a  line 
containing the tetracycline‐dependent transactivator  (tTA) under the control of the  liver activated 
protein  (LAP)  promoter  to  generate  LAP‐tTA/hURItetOFF  mouse  (48)  (Fig.  9c).  These  mice 
(designated  hURI‐tetOFFhep)  and  littermates  lacking  both  alleles  and  thus  hURI  expression  are 
referred as “mutants” and “controls”, respectively.  
These mice were never on doxycycline  (otherwise stated)  thus hURI was expressed specifically  in 
hepatocytes from one allele from E10.5 (65). Ectopic hURI expression analysis was perfomed using 




tetOFFhep mice have been backcrossed  to C57BL/6 mice  for at  least 7 generations. All mice were 
housed in specific pathogen‐free (SPF) animal facility Unit of CNIO. All experiments were approved 












Figure  9  Generation  and  characterisation  of  hURI‐tetOFFhep  mouse  model.  (a)  Schematic 
representation of knock‐in strategy of hURI in the Col1a1 locus. Red line depicts 3’ probe used. (b) 
Southern blot analysis using 3’ probe  showing  correct  targetting of hURI  in  the Col1a1  locus.  (c) 
Schematic representation of the model hURI‐tetOFFhep mouse in which URI expression is under the 
control of  the hepatocyte‐specific  LAP promoter.  (d) Quantification of hURI mRNA  expression  in 
different organs derived from hURI‐ tetOFFhep mice. Denote hepatic specificity of the model. (***, 
ρ  ≤  0.001).  (n  ≥  5).  (e) WB  analysis  of  hURI  expression  in  different  organs  derived  from  hURI‐














dysplastic nodules observed  in human hepatitis  (66,67). At 12 weeks  the  clusters developed  into 
high‐grade dysplastic nodules  (Fig. 10a‐c),  reminiscent of human  large  liver cell dysplasia  (66,67). 









Serum  glucose,  alanine  aminotransferase,  total  bile  acids  and  albumin  levels  indicated  that  the 
mutant  livers were  functionally damaged  (Fig. 11a). All mutants died at around 85 weeks, before 
complete  liver  failure,  when  control  mice  were  still  apparently  healthy  (Fig.  11b). 
Immunohistochemistry  (IHC) and pathological analysis also  revealed hURI‐positive cells  in mutant 
lungs, morphologically resembling hepatocytes, indicative of aggressive micro‐metastases in 30% of 
mutants with HCC  (Fig. 11c and d). Histopathological  characterization  confirmed  the presence of 
tumours,  of  various  types  and  grade,  with  collapsed  reticulin  fibres  suggesting  increases  in 
hepatocyte death and compensatory proliferation, as indicated by Ki67 (Fig. 11e). Increases in alpha 
fetoprotein  levels,  a  clinical marker  for  human  HCC,  varied  but  all  tumours  displayed  dramatic 




















and prominent nucleoli.  (n  ≥ 5).  (c) Table  showing disease progression with age  in mutant hURI‐tetOFFhep 
mice, and the corresponding human pathological state. (d) Representative pictures of Sirius Red staining in 8‐





mutant hURI‐tetOFFhep mice.  (*,  ρ  ≤ 0.05).  (n  ≥ 5).  (f) qRT‐PCR analysis of alpha  smooth muscle actin  (‐
SMA),  collagen,  type1,  alpha  1  (col1a1)  and  tissue  inhibitor  of  metalloproteinase  1  (Timp1)  transcripts 
expressed in livers of control and mutant mice at 8 weeks of age. ‐Actin was used as housekeeping gene. (*, 









Figure  11  Characterisation  of  tumors  induced  with  URI  and  DEN  in  hURI‐tetOFFhep  mouse  model.  (a) 




lungs  (dotted yellow circles). Lower  images represent  immunohostochemistry  (IHC)  for hURI  in  lung tissues. 
Hepatocyte‐like cells are positively stained for hURI. (d) Histogram depicts percentage of mice presenting lung 
metastasis  in  control  and mutant  hURI‐tetOFFhep mice.  (n  ≥  5).  (e)    Representative  pictures  of H&E  and 
reticulin  stained  liver  sections  from  control  and 4  tumors derived  from 1 mutant hURI‐tetOFFhep.  IHC was 









heterozygous  hURI‐tetOFFhep  mice,  HCC  were  consistently  detected  at  10  weeks  (Fig.  12a‐d), 
highlighting  the  importance  of  URI  dosage.  Embryonic  development  was  not  involved  in  HCC 
formation by hURI expression, because  liver tumours (with similar  incidence and features to those 
induced by hURI expression from E10.5) were detected in mice kept with doxycycline until 8 weeks 








of  its expression.  (a) WB analysis  for hURI  in  livers derived  from  control and mutant hURI‐tetOFFhep mice. 
Denote increasing protein levels of hURI in the homozygous mice (Ki/Ki) compared to the heterozygous mice 
(Ki/+).  (b)  Right  histogram  represents  quantification  of  hURI  protein  abundance.  (c)  Bottom  left  panel 
represents pictures of full  livers and H&E stained sections from control and mutant hURI‐tetOFFhep mice at 
10 weeks of age. Denote  that  in  (Ki/Ki) hURI‐tetOFFhep mutant mice, HCC  is already apparent at  this early 
time  point  (10  weeks).  Dotted  black  line  in  the mutant  H&E  picture  denotes  border  between  HCC  and 
peritumoral  (PT)  tissue.  (d)  Bottom  right  histograms  depict  tumor  incidence  in  control  and mutant  hURI‐
tetOFFhep mice of 10 weeks of age. (n ≥ 5). (e) Schematic representation of the doxycycline treatment used 






fed chow diet  for hURI expression  in adult stage  (‐ doxycycline/ +hURI), and sacrificed  for analysis  from 70 
weeks of age.  (f)  IHC  staining of hURI  in  the  liver of 9‐week‐old  control and mutant hURI‐tetOFFhep mice. 
Denote  that  one  week  after  doxycycline  removal,  hURI  expression  is  already  apparent  and  confined  to 
hepatocytes.  (n  ≥  5).  (g)  Left  panel  represents  pictures  of  full  livers  and H&E  stained  liver  sections  from 
control  and mutant  hURI‐tetOFFhep mice.  Red  arrows  in mutant  H&E  picture  denote  tumoral  areas.  (h) 
Bottom right histogram represents tumor incidence of mice described in (e).  
1.3 URI is oncogenic and essential for hepatocarcinogenesis 
Ceasing hURI expression  in 8‐week‐old mutants displaying dysplastic  lesions  for 24 weeks did not 
affect  liver‐to‐body  weight  ratios,  but  reduced  signs  of  fibrosis  (Sirius  Red  staining  and  a‐SMA 





no  adenomas  or  HCCs  (Fig.  13f).  Thus,  maintenance  of  preneoplastic  lesions  and  tumour 
development requires continuous hURI expression. 
  Next, we  induced  liver  damage  (which  can  initiate HCC)  in URI  loss‐of‐function GEMMs.  
Homozygous (lox/lox) and heterozygous (+/lox) mice carrying the URI lox allele were viable, fertile, 
and exhibited no overt abnormalities. Crossing URI (+/lox) heterozygous mice with a Mox‐Cre line, 
to  deplete URI  ubiquitously,  generated  viable URI  (+/) mice  (/  homozygotes  obtained  from 
intercrosses were non‐viable). To delete URI  specifically  in hepatocytes, we crossed URI  (lox/lox) 
and  serum  albumin  (SA)‐CreERT2  (68) mice,  obtaining  pups  in  expected Mendelian  ratios.  URI 




















denote  reminiscent  anisokaryotic  areas.  (n  ≥  5).    (g)  Representative  pictures  of  IHC  for  endogenous  URI 
stained  liver sections from URI(+/+)hep and URI(+/)hep mice. (n ≥ 5). (h) WB liver analysis for endogenous URI in 
URI(+/+)hep, URI(+/)hep and URI(/)hep  livers, confirming  reduction of URI expression  in URI(+/)hep and URI(/)hep 
mice. Denote  reminiscent URI  signal  is  due  to  inflammatory  cell  infiltration.  (i) Representative  pictures  of 
Sirius  Red  and  Reticulin  stained  liver  sections  from  URI(+/+)hep  and  URI(+/)hep  mice  treated with  DDC  for  1 
month. (n ≥ 5). (j) Quantification of fibrotic area. Denote decreased fibrotic area with reduction of URI protein 
levels.  (**,  ρ  ≤ 0.01).  (n  ≥ 5).  (k) WB analysis  for URI  in  liver  tumors  from C57Bl/6 mice  treated with  the 
carcinogen DEN. Denote  increased URI expression specifically  in the tumors of DEN‐treated mice but not  in 
normal tissue (NT). (n = 3 without DEN and n = 4 with DEN). (l) Representative  images of whole  livers from 
URI(+/+)hep  and  URI(+/)hep  mice  treated  with  the  carcinogen  diethylnitrosamine  (DEN)‐induced  HCC  and 
sacrificed at 24 weeks of age. (m) Tumor burden of mice described in (i). 
Because  homozygous  deletion  in URI(/)hep mice  led  to  organ  failure  and  death  after  10  days, 
URI(+/+)hep and heterozygous URI(+/D)hep mice, in which URI expression was approximately halved (Fig. 
13g and h), were supplied a liver damage‐inducing 3,5‐diethoxycarbonyl‐1,4‐dihydrocollidine (DDC)‐
supplemented  diet.  URI(+/)hep  mice  presented  significantly  less  liver  damage  and  fibrosis  than 
URI(+/+)hep mice (Fig. 13i and j), suggesting that URI reduction  inhibits progression to HCC. Similarly, 





Phosphorylation of histone H2AX  (γH2AX),  a DNA damage marker, and p53 phosphorylation  and 
abundance, did not differ between 1‐week‐old mutant and control  livers  (Fig. 14a). At 3 weeks, a 
non‐pathological  stage  with  no  dysplastic  lesions,  both  γH2AX‐positive  nuclei  abundance  and 
phosphorylation of the 32 kDa subunit of replication protein A at Ser‐4 and Ser‐8 were substantially 
higher  in mutants  (Fig. 14b, 14c and 14d),  indicating  replicative  stress and a DDR   manifested by 
increases  in  p53  abundance  and  phosphorylation  (Fig.  14d).  Thus,  hURI  expression  induces 
replication  stress‐dependent DDR before precancerous  lesion  formation and  then p53‐dependent 
apoptosis occurs in cells that unsuccessfully repair DNA (detected by cleaved caspase 3; Fig. 14d).  
At this stage  the hepatocyte proliferation  rate was  reduced  in mutants  (Fig. 14e and 14f) so DNA 








obvious dysplastic  lesions.  Furthermore,  Ser‐345 phosphorylation  (and hence activation) of Chk1 
was enhanced in mutants, but not Thr‐68 phosphorylation of Chk2, confirming presence of SSB(70) 
(Fig. 14g‐14i). We also detected accumulation of  the Chk1  target p53  in 8‐week‐old mutants and 















week hURI‐tetOFFhep  livers.  (e) Representative pictures of Ki67  stained  liver  sections of 3‐week‐old  control 
and mutant hURI‐tetOFFhep mice. (n ≥ 5). (f) Quantification of (e). (g) Representative pictures of γH2AX IHC 
stained liver sections from 8 week and 12 week control and mutant hURI‐tetOFFhep mice. Dotted black shapes 
depict anisokaryotic  clusters positive  for  γH2AX. n = 6.  (h) Quantification of  (g).  (i) WB analysis of 8 week 
control and mutant hURI‐tetOFFhep mice.  (j) WB  liver analysis of  control and mutant hURI‐tetOFFhep mice 
depicting  increased  levels of p19ARF  in  the mutant mice.  (k) Representative picture  of ‐gal  stained  liver 
sections in 12 week control and mutant hURI‐tetOFFhep mice. Denote increased  ‐gal staining (senescence) 
in  the mutant mice.  (n  ≥ 5).  (l) qRT‐PCR analysis of pro‐apoptotic p53 upregulated modulator of apoptosis 
(Puma) and Bcl‐2‐associated X protein (Bax) and anti‐apoptotic X‐linked  inhibitor of apoptosis protein (Xiap) 
transcripts expressed  in  livers  from 8 week control and mutant hURI‐tetOFFhep mice. ‐Actin was used as 
housekeeping gene. (n ≥ 5). (m) Representative pictures of reticulin stained  liver sections  in 8 and 12 week 
control and mutant hURI‐tetOFFhep mice. Denote presence of collapsed reticulin fibers  in the mutant hURI‐
tetOFFhep mice.  (n  ≥ 5).  (n) Quantification of Ki67 positive nuclei  in  the  liver, detected by  IHC  in 8 and 12 
week  control  and mutant  hURI‐tetOFFhep mice.  (**,  ρ  ≤  0.01;  ***,  ρ  ≤  0.001).  (n  ≥  5).  (o)  Kaplan‐Meier 
survival curve of control (full line) and mutant (dotted line) hURI‐tetOFFhep mice with (red) and without (black) 
p53  inactivation.  Denote  that  p53  inactivation  decreases  overall  survival  in  mutant  hURI‐tetOFFhep mice 




Puma)  and  protein  abundance  of  BAX were  also  higher  in  8‐  and  12‐week‐old mutants  than  in 
controls, while expression of X‐linked  inhibitor of apoptosis was decreased  (Fig. 14i, 14k and 14l). 
Accordingly,  increases  in hepatocyte death, manifested by collapsed  reticulin  fibres was detected 
followed  byactivation  of  compensatory  proliferation  mechanisms,  demonstrated  by  increased 
abundance  of  proliferating  cell  nuclear  antigen  (PCNA),  cyclin  D1  and  Ki67‐positive  nuclei;  and 
abundance of mitotic arrest deficient 2 (MAD2), a CIN marker and downstream effector of cyclin D1 
(71) (Fig.14i, 14m and 14n), suggesting that hURI expression impaired genome integrity 
We  next  tested  whether  p53  inactivation  in  the  URI  mouse  model  accelerates 
tumorigenesis,  by  crossing  hURI‐tetOFFhep  mice  with  p53ERTAM  mice,  in  which  p53  activation 
requires  ectopic  4‐hydroxytamoxifen  provision  (72).  Inactivation  of  p53  in  hURI‐tetOFFhep  mice 





increases  in  S6K1  activity  at  1‐week  (Fig.  15a).  In  sequential  immunoprecipitation  experiments, 
using 1‐week‐old liver extracts, free hURI molecules were detected by WB after complete depletion 
of PP1γ (Fig. 15b and 15c), and vice versa (not shown). Furthermore, when 3‐week‐old mice were 









stage,  using  1  and  8‐week‐old  livers,  respectively.  Transcript  sequencing  revealed  that  small 
fractions of genes were differentially expressed upon hURI expression: 303 out of 12,295 genes at 1 
week and 740 out of 11,133  (FDR<0.05) at 8 weeks  (Fig. 15d and 15e). Similarly,  isobaric Tags  for 
Relative and Absolute Quantification (iTRAQ)  identified 2394 proteins: 122 and 597 of which were 
differentially  expressed  in  1‐  and  8‐week  livers,  respectively  (Fig.  15f  to  15i).  There  were  also 
significant overlaps in the differentially expressed transcripts and proteins at 1 and 8 weeks (Fig. 15j 
and  15k),  suggesting hURI’s  role  as  a  transcriptional  repressor. Heatmapping  revealed  that most 

















I.P and output after the  last  I.P performed  in  (Y). Denote the presence of hURI after complete depletion of 
PP1  (samples 11, 12).  (d and e) Volcano plots  from RNA  sequencing  representing  significant differentially 
expressed (blue) and unchanged (red) mRNA species in livers from 1 (A) and 8 (B) week old hURI‐tetOFFhep 
mice. n > 3. (f and g) Scatter plots representing liver transcripts from RNA sequencing from 1 (f) and 8 week 
(g)  control  and mutant  hURI‐tetOFFhep mice.  (h  and  i) Dot plots of differentially  expressed  liver  proteins 
found  in  iTRAQ  of  1  (h)  and  8  (i)  week  control  and  mutant  hURI‐tetOFFhep  mice.  (j)  Heatmaps  of 
downregulated  (green)  and  upregulated  (red)  liver  proteins  found  in  iTRAQ  of  1  and  8 week  control  and 
mutant hURI‐tetOFFhep mice.  (k) GSEA between upregulated and downregulated proteins  found  in  iTRAQ 




pathway  leading  to  de  novo  NAD+  synthesis  such  as  tryptophan  2,3‐dioxygenase  (TDO2)  and 
arylformamidase  (AFMID)  catalyzing  the  initial  rate‐limiting  step  of  tryptophan  degradation, 
kynurenine  3‐monooxygenase  (KMO),  kynureninase  (KNYU)  and  3‐hydroxyanthranilate  3,4‐
dioxygenase (HAAO) were strikingly downregulated in 1‐ and 8‐week‐old mutant livers (Fig. 16a and 
16b).  Gene  Set  Enrichment  Analysis  (GSEA)  (73)  using  the  RNA  sequencing  data  and  Kyoto 
Encyclopedia  of  Genes  and  Genomes  database  corroborated  these  defects  (not  shown).  WB 
confirmed that TDO2 and AFMID expression was reduced >50% in 1‐week, 8‐week‐old mutant livers 
as  well  as mice  expressing  hURI  from  adult  stage  (8weeks)  for  12  weeks  confirming  an  effect 
independent of embryonic  liver development  (Fig. 16c‐16f). Moreover, NAD+ concentrations were 
reduced  in 3‐ and 6‐week mutant  livers,  compared  to  controls  (Fig. 16g and 16h).   Furthermore, 
small  interference  RNA  (siRNA)  knockdown  of  TDO2  and  AFMID  in  HCC  cell  lines  significantly 
reduced NAD+  levels  (Fig.  16i  and  16j).  In  contrast,  simultaneous  increases  in  TDO2, AFMID  and 
NAD+ levels were detected in URI(+/D)hep livers, indicating that URI reduction or deletion increases de 
novo NAD+ biosynthesis  (Fig. 16k and 16l). Finally, thin  layer chromatography of metabolites after 
[14C]‐tryptophan  labelling  (74)  in  four human HCC  cell  lines  (Huh7, HepG2,  SNU398  and  SNU449 
highlighted the importance of de novo NAD+ synthesis in maintaining cellular NAD+ pools. Labelling 
in NAD+ was detected in all HCC cells, but markedly reduced following AFMID depletion (Fig. 16m).   
Expression of key enzymes of  three other pathways  implicated  in oncogenesis was unaffected by 
hURI expression: SHMT1, G6PD and GOT1 of the glycine/serine/threonine, pentose phosphate and 
glutamine/aspartate pathways, respectively (75,76)  (Fig. 16b). Downregulation of enzymes involved 
in  lipids  synthesis was also predicted due  to  the  fact  that NAD+  is an  important  cofactor  in  their 
synthesis (33). As shown later, we demonstrated that hURI controlled activities of aryl hydrocarbon 













one of  the most downregulated pathways.  (c) WB analysis of 1 week  control and mutant hURI‐tetOFFhep 








of NAD+  levels  in  the HCC cell  line described  in  (i).  (**,  ρ  ≤ 0.01).  (k) Representative picture of Thin  Layer 
Chromatography  (TLC)  analysis  of  tryptophan  incorporation  into  NAD+  via  de  novo  NAD+  synthesis,  in  4 
different HCC  cell  lines.  Silencing of Afmid  (siAFMID)  impairs  labeled  tryptophan  incorporation  into NAD+, 
thus reducing total cellular NAD+ levels. Labeled [14C]‐NAD+ was used as TLC migration control. 
Furthermore, expression of nicotinamide phosphoribosyltransferase  (NAMPT)  (implicated  in NAD+ 
biosynthesis  through  salvage  reactions) and activity of poly  (ADP‐ribose) polymerase  (PARP),  (the 
major NAD+‐consuming enzyme) were not affected at early time of 1 week and levels of both NADH 
and  several dehydrogenases  that  reduce NAD+  to NADH were  all decreased  (Fig.17b  to 17d). All 
these  data  suggest  that  reduction  in  NAD+  levels  are  solely  due  to  downregulation  of  L‐
tryptophan/kynurenine catabolism. 
 
Figure 17  Inhibiting de novo NAD+ synthesis pathway  (a) WB  liver analysis of  important enzymes of other 




















1.6  Restoring  NAD+  pools  protects  from  DNA  damage  and  aberrant  de  novo  NAD+ 
synthesis is a feature of oncogenesis 
In further experiments, we supplied 3‐week‐old hURI‐tetOFFhep mice a nicotinamide riboside (NR)‐
supplemented  diet  (49).  Without  affecting  their  liver‐to‐body  weight  ratio,  this  significantly 
increased hepatic NAD+ concentrations relative to controls on chow (Fig. 18a and 18b).  
We  detected  dysplastic  lesions  and DNA  damage  foci  in  all mutants  on  chow,  but  no dysplastic 
lesions and very few DNA damage foci, with reductions in fibrotic area and both p53 abundance and 
Ser‐18  phosphorylation,  in NR‐supplemented mutants  (Fig.  18c‐h).  Prolonged NR  treatment  also 
prevented  tumour development  in 30‐week‐old mice expressing hURI, which developed  tumours 
when  fed  chow  (Fig.  18i  and  18j).  Thus,  restoring NAD+  pools  protects  from  hURI‐induced DNA 
damage, preneoplastic lesion formation‐associated liver damage and tumour formation. 
Furthermore,  ceasing  hURI  expression  in  8‐week‐old mice  for  24 weeks  restored  AFMID 
levels,  suppressed DNA damage, abolished  the DDR  (manifested by  reductions  in  H2AX  foci and 
abolition  of  both  p53  phosphorylation  and  accumulation)  and  activated  NAD+‐dependent  SIRT1 
(manifested by  reduced  acetylation of p53  at  Lys‐379)  (Fig. 18k  and 18l).  Thus,  continuous hURI 










sections  from 12 week old control and mutant hURI‐tetOFFhep mice  fed with chow  (n = 5) or nicotinamide 
















tumor  present  in  the mutant  (Ki/Ki)  hURI‐tetOFFhep mice  under  chow  diet.  NR  treatment  in  these mice 




RASG12V  mice,  develop  pancreatic  adenocarcinomas  with  high  levels  of  DNA  damage  while 
pancreatic tumors  initiated by K‐RASG12V show no signs of replicative stress (78). We found that  in 
early  stages  of  tumorigenesis  ectopic  c‐Myc  expression  induced  DNA  damage,  but  observed  no 
H2AX  foci  in pancreas  from K‐RasG12V mice  (Figures 19a  and 19b).  The  L‐tryptophan/kynurenine 
pathway  enzymes  TOD2  and  AFMID were  clearly  downregulated  in  Ela‐1‐myc  but  not  K‐RasG12V 
murine  pancreas  (Figure  19c).  Short NR  supplementation  to  3‐week‐old  Ela‐1‐myc mice  did  not 
effect on  the  incidence of preneoplastic  lesions acinar‐to‐ductal metaplasia  (ADM)  formation, but 
ADMs observed  in NR‐fed mutants were  less developed at  this age. While chow  fed 15‐week‐old 
mice  developed  carcinoma  and  increased  ADM  formation,  Ela‐1‐myc  mice  under  long  term  NR 
regimen  decreased  ADM  and  prevented  carcinomas  formation  (Figures  19d‐19g).  Importantly 




























We  found  significant  overlaps  in  differentially  expressed  transcripts  between  our  RNA 
sequencing and available microarray datasets for livers from AhR‐/‐ and ER‐/‐ mice (79,80) (Fig. 20a to 
20d) confirming our findings that AhR and ER mediate hURI‐induced transcriptional repression of L‐
tryptophan/kynurenine  catabolism.  Furthermore,  the  enriched  ER‐/‐  sets  included  TDO2, 
corroborating reports that TDO2  is positively regulated by ER (81). Accordingly, siRNA depletion of 
AhR  and ER  in HepG2  cells  reduced expression of TDO2  (and AFMID), while URI downregulation 
increased  their abundance  (Fig. 20e and 20f). Furthermore, cytoplasmic  fractions of mutant  livers 
were enriched with both nuclear receptors (Fig. 20g), indicating that hURI expression abolishes AhR 
and  ER  activity  by  inhibiting  their  cytoplasm‐to‐nucleus  translocation.  ALGGEN‐PROMO  v3.0 
software predicted several AhR and ER binding sites  in genomic  sequences 5 kb upstream of  the 
transcriptional  start  sites of TDO2 and AFMID promoters. Chromatin  immunoprecipitation assays 
using SNU449 cell extracts and PCR revealed that both AhR and ER bound to these promoters, at 
different sites  (Fig. 20h and 20i),  indicating  that they are direct  transcription  factors of TDO2 and 
AFMID. We  also  verified  (by WB)  the  hURI‐induced  downregulation  of  other AhR  and  ER  target 
genes detected in the RNA sequencing and iTRAQ analyses, including carbomyl‐phosphate synthase 
1  (CPS1), glutayl‐CoA dehydrogenase GCDH) and glycine N‐methyltransferase 1  (GNMT1)  (Fig. 20j 










analysis  of  human HepG2  cells  transfected with  either  scramble  (siCtr)  or  siRNA  against URI  (siURI),  AhR 
(siAhR) and ER  (siER).  (g) WB analysis of cytosolic  fractions  from 1‐week old hURI‐tetOFFhep mice with the 
indicated antibodies. (h and  i) ChIP assays showing association of AhR and ER with promoters of TDO2 and 
AFMID  in  SNU‐449  cells.  Semi‐quantitative  PCR  of  the  intragenic  region  of  chromosome  3 was  used  for 
normalization.  (j  and  k) WB  analysis  of  1  (j)  and  8  (k) week  hURI‐tetOFFhep mice  liver  extracts.  Denote 
decreased protein levels of AhR and ER target genes in the mutant hURI‐tetOFFhep mice. 
AhR and ER may form  inactive cytoplasmic complexes with HSP90, a member of the URI prefoldin 





















anti‐URI antibody we detected no, weak and  strong URI expression  in normal  livers, peritumoral 
areas of HCC patients and 60% of HCCs,  respectively  (Fig. 22a  to 22e).  Increased URI  levels  in 20 
tumoral human samples,  relative  to paired peritumoral  samples, were also detected by  real‐time 







corresponding  to  the  level  of  hURI  expression  in  the  hURI‐tetOFFhep mouse. We  also  detected 
significant  correlations  between  URI  expression  and  HBV‐  or  HCV‐associated  HCC  (and  hence 
hepatitis, an early HCC stage), and  increased URI expression  in human hepatitis samples  (Fig. 22f, 
22g and 22h).  
Furthermore, GSEA  detected  significant  overlaps  between  transcriptomic  signatures  of  our  hURI 
GEMM  and  HBV‐associated  human  HCC  (85)  (Fig.  23a,  23b).  Importantly,  URI  expression  was 
associated with poor prognosis in human HCC patients (Fig. 23c). Next, we checked for antagonism 
between  URI  expression  and  L‐tryptophan/kynurenine  pathway  enzymes  in  human  HCC. 
Comparative analysis using a gene array dataset from human HCC (86) detected inverse correlations 
between URI expression and TDO2, KMO and HAAO expression (Fig. 23d) WB analysis of the paired 










Moreover, using a database  for 221 patients  (87)  (GEO  ID: GSE14520), Cox  regression analysis of 





their  overall  survival  was  significantly  associated  (P,  0.025)  with  our  tryptophan  catabolism 
signature  (Fig.  14j)  Downregulation  of  TDO2  or  HAAO  also  predicted  poor  prognosis  for  HCC 







Figure 23 URI expression  in human HCC and  the correlation with de novo NAD+ pathway  (a and b) GSEA 
between differentially expressed genes in human HCC and RNA sequencing datasets from 1 (a) and 8 week (b) 
old hURI‐tetOFFhep mice. (c) Kaplan Meier curve analysis of human HCC samples classified by IHC as positive 
(n=29)  and  negative  (n=34)  for  URI  expression.  (Log‐rank  test  p  =  0.0035;  hazard  ratio  =  0.3163;  95% 
confidence interval of ratio 0.1460 to 0.68). (d) Linear regression analysis of hURI and TDO2, KMO and HAAO 
expressions  in a human HCC microarray dataset, showing  inverse correlation between URI and TDO2, KMO, 





Pearson  correlation  analysis  between  URI  and  AFMID  protein  levels  in  peritumoral  (PT)  and  tumoral  (T) 
human liver sample. Denote a significant inverse correlation between URI and AFMID levels. (p = 0.0047). (i) 
Pearson correlation analysis of AFMID protein and NAD+  levels  in peritumoral  (PT) and  tumoral  (T) human 
liver samples. Denote a significant direct correlation between AFMID and NAD+ levels. (p = 0.0173). (j and k) 
Kaplan Meier  curve  analysis  of  human  HCC  patients  based  on  gene  expression  of  TDO2  and  HAAO.  (l) 
Multivariate Cox regression analysis for TDO2, KMO, HAAO and QPRT, in a cohort of 221 HCC patients. Overall 










During  early  murine  embryonic  liver  development  from  endoderm  around  E8‐E10,  liver  bud 
develops into a fully functional liver (E15) after hepatic and biliary differentiation. An embryonic bi‐
potential progenitor called “hepatoblast” residing next to the portal veins become cholangiocytes 
and  the  majority  of  hepatoblasts  in  the  parenchyma  differentiate  into  hepatocytes.  Adult  bi‐
potential  liver  progenitor  population  derived  from  the  hepatoblast  resides  near  the  “canal  of 
Hearing” around the portal triad, hence named as ductal/liver progenitor cells (LPCs) or oval cells in 
rodents. Proliferating  small  epithelial  cells, named oval  cells, have been observed  at  the  earliest 
stages of liver carcinogenesis induced by different chemical carcinogens. 
The  differentiation  of  this  adult  stem  cell  population  to  either  hepatocytes  by  Wnt,  and 
cholangiocytes by notch signaling  respectively  is  shown  in different human diseases and chemical 
mouse  models.  The  existence  and  responsiveness  of  facultative  liver  progenitor  cells  (LPCs)  in 
rodents has been demonstrated convincingly  in rat 2‐AAF (2‐acetylaminoflourene) and PHx (partial 
hepatectomy) model.  By  blocking  the  hepatocyte  proliferation  AAF  facilitate  the  proliferation  of 
LPCs  prior  to  PHx  induced  liver  regeneration  (88).  Similarly  DDC  (89)  and  CDE  (90)  are  two 
extensively used models  to  study  LPCs  in  the  context of murine biology. Although, DDC and CDE 
recapitulate the expansion of LPCs, the blockade in hepatocyte proliferation  is not complete unlike 
AAF model in rats (Fig. 16). These models are also of limited use to study the physiological relevance 
of  LPC  expansion,  as  the mice  constantly  lose weight,  thus making  the  long‐term  follow‐up  not 































Ectopically  expressing  oncogenic  hURI,  specifically  in  hepatocytes  leads  to  spontaneous, 
heterogeneous HCC and HCA formation (Fig 25a). URI expression is hepatocyte specific, as shown by 
hURI negative ductal/LPC cells  in the mutant  liver  (Fig 25b). The  increase  in ductal/progenitor cell 
expansion  has  been  confirmed  by  immunoblotting  with  CK‐19  and  Sox9  (bonafide  ductal/LPCs 
markers) in 8 weeks old hURI‐tetOFFhep liver lysates (Fig 25c). Moreover, there is a time dependent 




as  8 weeks  and  continued  untill  24  weeks  of  hURI  expression.  Consistent with  the  increase  in 















sections. Dot  plot  below  represents  the  quantification  of  cells  expressing  both markers.  (e)  IHC 
staining  for  Sox9  in  normal  and  fibrotic  human  liver  sections.  Below  dotplot  represent  the 
correlation of Sox9 expression in  ductal and hepatocytes with the degree of fibrosis. 
Co‐immunofluorescence  analysis  was  performed  to  characterize  the  proportion  of  ductal  cells 
positive  for Sox9, CK19 or both  in 12 weeks old  liver sections. Quantification of the percentage of 
positive cells  revealed that around 30% of cells expressed both Sox9 and CK19 while around 10% 
and 60% of the ductal cells expressed either Sox9 or CK19, respectively (Fig 26a). 
The  number  of  ductal  progenitors  in  hURI‐tetOFFhep mouse model was  quantified  by  genetically 
labelling  Sox9 positive  cells with  EYFP using previously described  Sox9IRES‐eGFP mouse model  (91). 
FACS  sorting of EYFP positive  cells  from  the non‐parenchymal  liver  fraction of 12 week old mice 
showed  an  increase  in  the  ductal/LPCs  population  from  0,62%  to  10.1%  in  hURI‐tetOFFhep mice 
compared to their control  littermates (Fig 26b). Many cancer stem cells markers  like CD44, CD133 
and EpCAM have been described to be closely associated with the ductal/LPCs cells in human liver 
pathologies.  In order  to  characterize  the presence of different CSC markers expressing  cells,  the 
non‐parenchymal  fractions of  12‐week‐old  control  and mutant hURI‐tetOFFhep were  isolated  and 
stained  for  the  respective markers  followed by FACS analysis. A  significant  increase of CD44 and 
























12‐week  short  term  tracing experiment  showing  the double positive  cells  confined  to  periportal  region  in 
controls, while cells migrated well into parenchyma in mutants. (e) IHC analysis of EYFP positive cells derived 
from  Sox9  positive  cells  after  30 weeks  of  tracing  in  35 weeks  old mice. Dysplastic  anisokaryotic  clusters 
display  a  positive  signal  for  EYFP  derived  from  Sox9  positive  cells.  (f)  Immunofluorescence  images 
representing the three tumor types identified after long‐term tracing (60 weeks) in hURI‐tetOFFhep mice. EYFP 
stained in green represents the cells derived from Sox9 positive cells. DAPI was used to stain the nucleus. 
IHC analysis revealed specific  labeling with EYFP of  few ductal/LPCs near the canal of hearing  (Fig 
27a).   To estimate  the efficiency of recombination, after the  tamoxifen treatment  the  livers were 
co‐immunostained  for  Sox9  and  EYFP. Analysis  of  percentage  of positive  cells  labeled with  both 
Sox9 and EYFP was around 40%, while no cells were labeled double positive without tamoxifen diet 
(Fig 27b). 






diet  for 2 weeks starting at  the age of 5 weeks and  transferred  to normal chow diet to trace the 
labeled cells (Fig 27c).  
Short  term  tracing  for 5 weeks  revealed GFP positive hepatocytes originating  from  Sox9 positive 
ductal cells  in  the mutant mice  (Fig 27d). Tracing Sox9 positive cells  for a  longer  time  (30 weeks) 
revealed GFP positive  clusters of  anisokaryotic hepatocytes  in parenchyma  (Fig  27e).  To  see  the 
contribution of Sox9 positive cells to tumor formation, we also performed tracing for 60 weeks. This 







mice with  or without  p53  or  p19ARF  inactivation.  Bottom  IHC  pictures  represent  Sox9  positive 
ductal/LPC cells in all the models. (b and c) WB analysis for Sox9 levels in hURI‐tetOFFhep mice with or 
with  out  p53  and  p19ARF  inactivation.  (d)  WB  analysis  for  Sox9  levels  in  hURI‐tetOFFhep  model  with 











starting  from  5  weeks  of  age  (Fig  28a).  IHC  analysis  of  the  tamoxifen  treated  livers  revealed 
hepatocyte specific EYFP signal indicating SA‐CreERT2 is active only in the hepatic compartment (Fig 
28a). However, to estimate the efficiency of recombination, we calculated the percentage of HNF4a 
and  GFP  double‐positive  cells  in mice  carrying  both  SA‐CreERT2  as  well  as  Rosa26R  alleles.  IF 
analysis and  further quantification  revealed  that all HNF4a positive mature heapatocytes are GFP 
positive indicating that the recombination efficiency was around 100% (Fig 28b and 28c). 
Long‐term  (60 weeks) hepatocyte  tracing experiment was performed  in hURI‐tetOFFhep mice with 
SA‐CreERT2; Rosa26R alleles. Consistent with the above results, three differential staining patterns 
for  GFP  have  been  observed.  Scenarios  where  the  whole  tumor  was  formed  by  GFP  positive 
hepatocytes, tumors partially composed of GFP negative hepatocytes and finally tumors composed 
entirely of GFP negative hepatocytes  (Fig 28d),  suggesting  the possibility of non‐hepatocyte  cells 
contributed to tumorigenesis. 













Moreover  supplementation  of mice  with  NR,  also  rescued  the  DNA  damage  and  expansion  of 









WB  analysis  of  tissue  lysates  from  hURI‐tetOFFhep  model, with  and with  out  p19ARF  inactivation  (c) WB 
analysis of  tissue  lysates  from hURI‐tetOFFhep model, with and with out p53  inactivation  (d) WB analysis of 
















experiments  have  demonstrated  that macrophage‐derived Wnt  opposes Notch  signaling  to  specify 
hepatic progenitor cell  fate  in various mouse models of chronic  liver disease. This  is done either by 




















































































1  Hepatocarcinogenesis  mediated  by  ectopic  URI  expression  in 
hepatocytes 
In this thesis, we demonstrated that URI is an oncogene in liver, which can induce spontaneous HCC 
when  ectopically  expressed  in  mouse  hepatocytes.  The  hepatocarcinogenesis  induced  by  URI 
expression  resembles  the human disease with dysplastic  lesions  accompanied with  fibrosis. DNA 
damage was  found  as  the  early  event  in  our model  before  increase  in  proliferation,  dysplastic 
lesions and  liver  injury. DNA damage  response  (DDR) mediated by p53 effectively blocks  the HCC 
formation, lack of which leads to less apoptosis, liver damage and rapid HCC formation.  
 
Figure  31  Schematic  representation  of  different  stages  involved  in  URI  mediated 
hepatocarcinogenesis 
  Mechanistically in a complex with HSP90, cytosolic URI inhibits the nuclear translocation of 
transcription  factors  (AhR and ER) regulating de novo NAD+ synthesis  leading to HCC. Deregulated 
de novo NAD+ synthesis pathway,  leading to the drop  in NAD+  levels  is the cause of DNA damage 
and  thus HCC. Supplementing diet with NAD+ boosters  (e.g. NR) prevents HCC.  In addition, c‐Myc 








growth  factors availability  (44). While, URI  copy numbers were  found  to be  increased  in ovarian 
cancer  cell  lines  and  human  cancer,  in  the  analyzed  cohort  of  human  HCC  samples,  URI  locus 
amplification was not detected  (data not  shown). Notably, RBP5‐mediating protein  (RMP), a URI 
isoform, was reported in tumor formation assays to promote HCC growth (93).  We show that URI 
expression  is  significantly  enriched  in  HBV‐  or  HCV‐associated  HCC  samples  and  implicates,  in 
conjunction with HBV  infection,  an HBx‐mediated  transcriptional  regulation  program.  Additional 
work is needed to determine whether URI is the molecular link in HBV‐induced HCC. 
URI expression in human HCC negatively correlates with the patient prognosis and de novo 
NAD+  synthesis  pathway.  This  is  further  supported  by  the  fact  that  a  comprehensive  analysis 
comparing  transcriptomic  landscapes  of  the  hURI GEMM  and  the HBV  related‐human HCC  (85), 
showed a significant enrichment between both data sets, suggesting that the hURI‐tetOFFhep mouse 
displayed  a HBV  associated‐human HCC  signature. Although  further  studies  are needed  to  know 
whether URI is the driving force for HCC development downstream of HBV and HCV viral infections, 
analysis of particular pathways deregulated  in  the hURI GEMM would be of  relevance  in human 
HCC. 
3 Cause of HCC: Liver damage or genotoxicity 
The  presence  of  fibrosis/cirrhosis  associated  with  chromosomal  abnormalities  is  the  most 
convincing clinical aspect of HCC. Despite detailed knowledge of its etiological and clinical features 
the molecular mechanisms  and  pathogenesis  of HCC  are  poorly  understood  (94). While  fibrosis 
predisposes  to HCC development  (95), our  findings pinpoint  to  the  initial and critical  role of DNA 
damage  in  hepatocarcinogenesis.  As  determined  by  normal  ALT  levels  in  precancerous  lesions, 
hepatic injury may not be sufficient to cause HCC in our model. Indeed, persistent normal ALT levels 
are not particularly reliable in most cases of chronic hepatitis B or C infected patients with mild to 
moderate histological  liver damage  (96) and ALT  levels were not specifically associated with  liver 
fibrosis or cirrhosis (97‐99).   Patients with chronic hepatitis B virus (HBV)  infection and presenting 
normal ALT values still had a great incidence of HCC development (98,100) 
Furthermore,  we  demonstrate  that  genotoxic  stress‐induced  p53  is  required  for  apoptosis. 
However,  when  p53  is  inactivated  and  when  hepatocyte  death  is  reduced,  carcinogenesis  is 




tumorigenesis  in our model.  Interestingly complete URI  loss dramatically  increases ALT  levels and 
livers show signs of massive apoptosis, whereas halving URI expression presents normal ALT levels 
in  the  DEN‐induced  carcinogenic  model  and  thus,  protects  from  liver  injury.  Further  work  is 
required  to  identify  the  cellular mechanisms  of  hepatic  injury  in URI(/)hep mice,  in particular  to 
determine  whether  apoptosis  depends  on  PP1  release  (45)  and  whether  these  processes 
contribute to early mouse mortality. 
4 Role of NAD+ in carcinogenesis 
NAD+  is produced de novo, mainly  in  the  liver  from  the L‐tryptophan/kynurenine catabolism  (33). 
Dietary  tryptophan  is  converted  to NAD+ by  key  enzymes of  the  kynurenine pathway,  the major 
route  of  tryptophan  degradation  in mammals. Alterations  in  enzyme  activity  or  abundance may 
affect  NAD+  concentrations  leading  to  the  accumulation  of  tryptophan  and  its  intermediate 
metabolites.  Interestingly,  increased  tryptophan  or  other  kynurenine  metabolites  has  been 
suggested to play a role in several diseases, including cancer (81,101).  
We  therefore  speculate  that NR or other natural  compound boosting NAD+  levels  containing  the 
nicotinamide ring, such as vitamin B3, niacin or other derivatives  (32) could be used as preventive 
treatment  for  HCC,  in  particular  in  patients  with  early  signs  of  chronic  liver  damage  and 
precancerous  lesions.  This  is  further  supported  by  the  fact  that multiple  epidemiologic  studies 
reported the association between chronic tryptophan‐poor diet and the  incidence of certain types 
of cancers (102). Moreover, daily supplementation of niacin in a population with chronic nutritional 
deficiency was shown to decrease esophageal cancer  incidence and mortality  (102).  In support of 
this, a human HCC genome‐scale metabolic modeling using  in silico and  in vivo analyses  identified 
metabolites  from  de  novo NAD+  synthesis which  represent  new  potential drugs  (103). However, 
further  studies are  still needed  to determine whether  long  term boost of NAD+  levels would not 
lead to accumulation of toxic tryptophan and other kynurenine metabolites. 
Searching for new components that would directly elevate NAD+ levels might therefore be a future 
strategy  as  a  preventive  therapy  in  liver  cancer.  To  this  end,  similar  to  PARP  inhibitors,  AMPK 
activators such as metformin used  in some cancer treatment were shown to  increase NAD+  levels 
(104,105). In contrast, Nampt inhibitors, which reduce salvage pathway‐dependent NAD+ pools, are 










(107),  enhancing  cancer  cell  apoptosis  and  tumor  regression.  Interestingly,  recent  studies  have 







levels  and  DNA  damage  response  (110).  PARP  inhibitors  are  currently  used  in  BRACA  deficient 
cancer  treatment  and  reportedly  increase  NAD+  levels  (104,105).  Parp1‐/‐  mice  leads  to 
spontaneous carcinogenesis (111) and carcinogen‐induced tumorigenesis  in the colon and 
in  the  liver  is  enhanced  in  Parp1‐/‐  mice  (112).  Combinations  of  chemotherapies/genotoxic 
agents to kill cancer cells with NAD+ boosters (e.g. NR) should prevent healthy cell transformation.  




essential  in DNA  integrity  (113). However,  further studies are needed  to determine whether  long 
term boost of NAD+  levels would  lead  to accumulation of  toxic  tryptophan and other kynurenine 
metabolites 
5.2  Role  of  Sirtulins  (silent  information  regulator  2  (Sir2))  in 
carcinogenesis 
Sirtulins  are  the  intracellular  NAD+  sensors,  uses  NAD+  as  a  substrate  and  acetylate  the  lysine 
residues of the target proteins. Sirtulin family of proteins are multifaceted,  implicated  in different 
cellular processes  like aging, apoptosis,  inflammation and stress signalling. Cancer  is considered as 




several  patho‐physiological  insults  increase  the  risk  to  develop  cancer.  SIRT1  levels  increase  in 
response  to  caloric  restriction  and  the  enzymatic  activity  is  requiring  for  resistance  to  apoptosis 




limits the proliferation of human fibroblasts, where  its depletion  leads to  increase  in proliferation. 
The  tumor suppressive activity of SIRT1 has been well documented  in skin carcinogenesis models 
and drug  resistance  (116,117). Thus SIRT1  represents a viable  chemotherapeutic  targeted  cancer 
therapy  (118).  Notably,  DEN‐treated  SIRT1  transgenic  mice  present  a  significantly  lower  DNA 
damage, liver tumour incidence and tumor burden (29). 
6 Role of HSP90 in carcinogenesis 
We  demonstrate  that  inhibition  of AhR  and  ER  transcriptional  activity  is mediated  by  hURI  in  a 
complex with HSP90 which represses their nuclear trafficking. In a non‐ligand bound state, AhR and 
ER are  retained  in  the  cytoplasm as  inactive proteins,  in a  complex  including HSP90 and p23  co‐
chaperones  (84,119).  Upon  ligand  binding,  AhR  and  ER  dissociate  from  HSP90  and  p23  and 
relocalize  to  the  nucleus,  thereby  initiating  gene  transcription  (84,119).  The  presence  of  hURI 
abolished  the  trafficking of AhR and ER  receptors. The exact mechanism of how hURI modulates 
AhR and ER complex inhibition still remains to be understood. However, we can speculate that hURI 





treatment,  designing  therapeutic  strategies  in  either  inhibiting  HSP90  chaperone,  scaffolding  or 
cotranscriptional  activities  should  be  meticulously  considered  (Barrott  and  Haystead,  2013). 
Although mechanisms of downregulation of kynurenine pathway  in pancreas by c‐Myc expression 
still  require  elucidation,  URI  reduces  de  novo  NAD+  synthesis  by  inhibiting  AhR  and  ER 
transcriptional  activity  in  a  complex with HSP90  (83,84). While HSP90  inhibitors  are  currently  in 








model  in which estrogens were shown  to protect hepatocytes  from malignant  transformation via 





in HCC development  in our hURI mouse model  further  supports  the  role of ER  inhibition  in HCC 
progression.  
 Not only because ERs are over‐expressed  in approximately 33% of HCC  (125) but also estrogens 
have  been  reported  to  cause  human  hepatomas  (126,127).  Activating  estrogen  receptor  may 
therefore be more beneficial in HCC, although a ddetrimental role of estrogens in HCC pathogenesis 
was suggested (126,127). Additionally, the use of tamoxifen, a potent antagonist of ERs was even 








early  stages  of  liver  tumorigenesis,  combining  therapies  that  synergistically  activate AhR  and  ER 









Since  the  beginning of  19th  century until  the  early  1980, many  studies pointed out  that  cancers 
arose  exclusively  from  dedifferentiation  of  mature  hepatocytes  (130).  Appearance  of  altered 
hepatic  foci  and  dysplastic  nodules  before  HCC  development  suggested  hepatocyte 






proliferation,  this  has  been  confirmed  later  by  several  genetic  fate  tracing  studies  (9,133,134). 
However, contradicting evidence of adult hepatocytes originating from ductal/LPCs (Sox9 positive) 
put  forward  the  continuous  streaming  hypothesis,  which  says  that  all  adult  hepatocytes  are 











findings  pinpoint  the  importance  of  therapeutic  intervention  on  metabolic  alterations  prior  to 
genomic instability, so as to prevent tumorigenesis. We show that ectopic URI expression decrease 
NAD+  levels  and  induces  DNA  damage,  dysplastic  lesions  and  finally  develop  HCC.  Moreover, 
decrease  in NAD+  levels  also activate ductal/LPCs  response  via DNA damage, which develop  into 
HCC  in the due course. Therefore, development of more efficient and stable NAD+ boosters could 





















































































1.    Ectopic  URI  expression  in  mouse  hepatocytes  induces  spontaneous  HCC  formation in‐
vivo mimicking  distinct  stages  of  human  HCC  development.  Genetic  reduction  of  mouse‐URI 
expression confines protection to DEN induced hepatocarcinogenesis.  
2. Before the premalignant  lesion appearance, URI expression  in mouse hepatocytes  leads to DNA 











6.    Oncogene‐induced  NAD+ depletion  and  subsequent  DNA  damage  is  observed  in Ela‐1‐myc 
model but  not  in  similar K‐RASG12V mice model.  In the  Ela‐1‐myc  model,  short  term  NR 
supplementation  doesn’t  affect  the  incidence  of  dysplastic  lesions  but  abolishes  carcinoma 
development and decrease dysplastic lesion development after long‐term treatment. 
7.     URI  expression  is  elevated  in  human  HCC  and  associated  with  the  poor  prognosis  of  HCC 
patients. URI levels correlate with HBV and HCV infection in human HCC and are increased in human 
hepatitis  and  Con‐A  induced  hepatitis  mouse  model.  The  HBx  oncoprotein  from  HBV, 
transcriptionally upregulates URI expression. URI expression  inversely  correlates with NAD+ levels 
and  enzymes  of de‐novo NAD+ synthesis  and  the  decreased  expression  of  enzymes  from de‐
novo NAD+ synthesis associated with the poor patient survival.  
8.     Ductal/LPCs  cells  are  activated  by  non‐cell‐autonomous  expression  of  URI  in  hepatocytes. 
Ductal/LPCs cell proliferation  is  independent of p19ARF and p53 mediated DNA damage response. 











































1. La expresión ectópica de URI en  los hepatocitos  induce  la formación espontánea de carcinomas 
hepatocelulares  en  el  ratón  que  reflejan  los  distintos  estadios  de  la  progresión  tumoral  de 
carcinomas hepatocelulares humanos. La reducción a nivel genético de la expresión de URI tiene un 
efecto protector sobre el desarrollo de tumores hepáticos, inducidos por el carcinógeno DEN. 
2.  Previamente  al  desarrollo  de  las  lesiones  tumorales,  la  expresión  de  URI  en  los  hepatocitos 
induce  la  activación  de  la  respuesta  al  daño  en  el  ADN.  En  este  contexto,  las mutaciones  que 
inactivan p53 conducen a un aumento del desarrollo tumoral.  
3.  La  expresión  de  la  proteína  URI  conduce  a  una  disminución  de  la  vía  molecular  del  L‐








Además,  este  tratamiento  tiene  un  efecto  terapéutico  en  los  carcinomas  hepatocelulares  que 
presentan un desarrollo moderado. 





adicción  por  un  corto  periodo  de  tiempo  de NR  en  la  dieta  no  afecta  al  desarrollo  de  lesiones 




con  la  infección  por  el  virus  de  la  hepatitis  B  y  el  virus  de  la  hepatitis  C  en  carcinomas 
hepatocelulares  humanos;  aumentan  en  los  casos  de  hepatitis  en  humanos  y  en  los  modelos 





correlaciona  negativamente  con  los  niveles  de NAD+  y  con  las  enzimas  que  sintentizan NAD+  de 
novo. Además, los pacientes con niveles reducidos de dichas enzimas presentan una menor tasa de 
supervivencia. 
8.  Las  células  ductales/LPCs  se  activan  como  consecuencia  de  la  expresión  de  URI  en  los 
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